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Инфекции мочевыводящих путей (ИМП) являются вторыми по частоте встречаемости инфекциями у детей, в то время как распростра-
нение среди уропатогенов антимикробной резистентности представляет в настоящее время высокую эпидемиологическую угрозу. 
Цель. Провести анализ видового состава и наличия генетических детерминант антибиотикорезистентности.
Материалы и методы. В ходе исследования был проведен ретроспективный анализ 215 образец средней порций мочи. Образ-
цы были получены в течение 2017 и 2019 годов от пациентов в возрасте от 4 недель до 17 лет в ФГАУ «Национальный меди-
цинский исследовательский Центр Здоровья Детей» Министерства здравоохранения Российской Федерации. 
Результаты. Видовая принадлежность патогенов была установлена в 93 образцах, в то время как бактериальный состав других
образцов был классифицирован как «кишечная флора» (n = 17), «кокковая флора» (n = 16) или «смешанная флора» (n = 89).
Наиболее распространенными видам уропатогенов при монопатогенных инфекциях в 2017 и 2019 являлась Escherichia coli
(37,5% и 29,2%, соответственно). Среди инфекций, вызванных множественными патогенами, наиболее часто встречающимися
этиологическими агентами являлись Pseudomonas аeruginosa и Staphylococcus spp. Среди всех исследованных образцов 31,9%
содержали CTX-M-подобные гены, 5% гены VIM, 1,8% гены NDM, а также 3,0 % — OXA-48-подобные гены, а также 5,6% об-
разцов содержали две и более генетические детерминанты, ассоциированные с резистентностью, при этом наиболее превали-
рующей комбинацией генов было сочетание CTX-M- и OXA-48-подобных генов. В 69 образцах с идентифицированными вида-
ми уропатогенов профиль устойчивости к противомикробным препаратам, определенный микробиологическими методами,
соответствовал обнаруженным генам устойчивости. 
Выводы. Авторы полагают, что введение в общую клиническую практику тестирования на наличие генов, ассоциированных с
антибактериальной резистентностью, предоставит не только возможность проведения эпидемиологического мониторинга за
генетическими детерминантнами антибиотикоустойчивости, но также предоставит возможность подбирать корректное свое-
временное лечение детских бактериурий, вызванных антибиотикорезистентными инфекционными агентами.
Ключевые слова: детерминанты антимикробной резистентности, инфекции мочевыводящих путей, уропатогены, детская бак-
териурия, гены β-лактамаз
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Urinary tract infections are the second most common infections in children with spreading of antimicrobial resistance among uropathogens currently poses a high
epidemiological threat.
Purpose. Analysis of species prevalence and the presence of genetic determinants of antibiotic resistance.
Materials and methods. In the study 215 midstream urine samples were retrospectively analyzed. Samples were obtained during 2017 and 2019 from patients
aged 4 weeks to 17 years at the National Medical Research Center for Children's Health Federal State Autonomous Institution of the Ministry of Health of the
Russian Federation.
Results. Species of pathogen were identified in 93 samples, while the bacterial composition of other samples was classified as «intestinal flora» (n = 17), «coccus
flora» (n = 16) or «mixed flora» (n = 89). The most common types of uropathogens in monopathogenic infections in 2017 and 2019 were Escherichia coli (37.5%
and 29.2%, respectively). Among infections caused by multiple pathogens, the most common etiological agents were Pseudomonas aeruginosa and Staphylococcus
spp. Among all studied samples, 31.9% contained CTX-M-like genes, 5% VIM genes, 1.8% NDM genes, and 3.0% — OXA-48-like genes, and 5.6% of samples
contained two and more genetic determinants associated with resistance, with the most prevalent gene combination being the combination of CTX-M- and
OXA-48-like genes. In 69 samples with identified species of uropathogens, resistance profile to antimicrobialы, determined by microbiological methods, correlated
with detected resistance genetic determinants.
Conclusion. Authors suggest that introduction of testing for the presence of genes associated with antibacterial resistance to general clinical practice would not only
provide an opportunity to conduct epidemiological monitoring of the genetic determinants of antibiotic resistance, but also provide an opportunity to select the correct
timely treatment of childhood bacteriuria caused by antibiotic-resistant infectious agents.
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Среди детских инфекционных заболеваний
инфекции мочевыводящих путей (ИМП) имеют распро-
страненность 18 на 1000 случаев в Российской Феде-
рации, в то время как по всему миру распространен-
ность ИМП у детей может варьироваться до 8% [1].
Среди детей с фебрильной температурой общая рас-
пространенность ИМП достигает 7% [2]. 
Согласно ранее проведенным исследованиям, наибо-
лее распространенными патогенами, вызывающими ИМП,
являются Escherichia coli (79,7%) [3, 4], Klebsiella spp., Ser-
ratia spp., Pseudomonas spp., и Streptococcus spp. [5]. 
К тому же распространение антибиотикорезистент-
ных бактерий, в настоящее время, является одной из са-
мых быстрорастущих угроз [6]. Согласно исследованию
Mahony с соавт. [7], процент уропатогенов, содержа-
щих гены расширенного спектра β-лактамаз, среди эти-
ологических агентов детских бактериурий может варьи-
ровать до 48,8%, в то время как превалирование E. coli
с множественной антибиотикорезистентностью может до-
стигать 90% в некоторых странах. Несмотря на то, что су-
ществуют исследования, посвященные исследованию
уровня распространенности резистентности к наиболее
часто используемым антибиотикам [8—12], в настоящее
время существует крайне мало исследований, посвящен-
ных распространенности генных детерминант, ассоци-
ированных с антибиотикорезистентностью. 
Гены β-лактамаз расширенного спектра CTX-M явля-
ются широко распространенными по всему миру [13].
β-лактамазы типа CTX-M вызывают резистентность к
второму, третьему и четвертому поколению цефалоспо-
ринов, пенициллинам и монобактамам [14]. Для генов
β-лактамаз типа OXA была показана ассоциация с ре-
зистентностью к пенициллинам и цефалоспоринам [15].
Другими широко распространенными генами карбапе-
немаз яваляются гены карбапенемаз Klebsiella pneumo-
niae (KPC), для которых показана связь с резистентно-
стью к пенициллинам, цефалоспоринам, азетронаму и
карбапенему [16], и металло-β-лактамазы, которые ас-
социированы с резистентностью к пенициллинам, цефа-
лоспоринам и карбапенему, при этом самыми распро-
страненными семействами генов является IMP (англ.
inactivate imipenem — инактивирующие имипенем), VIM
(англ. Verona Integron-encoded Metallo-β-lactamase —
металло-β-лактамаза, кодируемая интегроном Веро-
на), а также NDM (англ. New Delhi Metallo-β-lacta-
mase — металло-β-лактамаза Нью-Дели) [17]. В иссле-
довании Thänert с соавт. [18] было показано, что 79,8%
уропатогенов при детский бактериурии несли гены рас-
ширенного спектра β-лактамаз, например, blaCTX-M-15
(45,9%) и blaOXA-1 (44%).
Цель: провести анализ видового состава уропатоге-
нов и наличия генетических детерминант антибиотико-
резистентности.
Материалы и методы исследования 
В данном исследовании был проведен ретрос-
пективный анализ 215 последовательно собранных об-
разцов средней порций мочи от пациентов урологиче-
ского отделения с группами репродуктологии и транс-
плантации, 52 образцов из которых было получено в
2017 г. и 163 — в 2019 г. в ФГАУ «Национальный меди-
цинский исследовательский Центр Здоровья Детей» Ми-
нистерства здравоохранения Российской Федерации.
Исследованные образцы отбирались случайным об-
разом и включали среднюю порцию мочи, мочу из мо-
четочника или стом. Образцы мочи были получены от
пациентов в возрасте от 4 недель до 17 лет. 
Все образцы были протестированы для определения
видового состава этиологических агентов бактериурий и
наличия резистентности к наиболее широко используе-
мым антимикробным препаратам с использованием мик-
робиологических и молекулярных методов диагностики.
Бактериологическое исследование было проведено
посевом биоматериала на среде URISELECT™ (Bio-Rad
Laboratories, США) с последующей инкубацией при тем-
пературе 37°С в течение 24—48 ч. Посев осуществля-
ли петлёй 10 мкм несекторным методом. Титр бактерий
определяли согласно клиническим рекомендациям.
Идентификация видов уропатогенов проводили мето-
дом масс-спектрометрии по технологии MALDI-TOF MS
(Bruker Daltonics, Германия), а также в бактериологиче-
ском анализаторе Vitek 2 (BioMerieux, Франция). Чувст-
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вительность к противомикробным препаратам опреде-
ляли с использованием диско-диффузионного метода
(Bio-Rad, США) и E-тестов (BioMerieux, Франция).
Образцы биоматериала передавали в молекуляр-
но-биологическую лабораторию партиями по мере на-
копления со строгим соблюдением холодовой цепочки.
В бактериологической и молекулярно-биологической
лаборатории образцы хранились при температуре —
20°С.
Экстракция ДНК выполнялась с использованием на-
бора реагентов «РИБО-преп» (ФБУН «ЦНИИ эпидеми-
ологии», Москва). Анализ проводили методом мульти-
плексной ПЦР в реальном времени с применением раз-
работанных ранее наборов реагентов «АмплиСенс®
ИМП-скрин-титр-FL», «АмплиСенс ® MDR MBL-FL»,
«АмплиСенс ® MDR KPC-OXA-48-FL» и «АмплиСенс®
ESBL CTX-M» (все ФБУН «ЦНИИ Эпидемиологии»,
Москва). Определяемые при помощи наборов реагентов
при проведении мультиплексной ПЦР последовательнос-
ти нуклеиновых кислот представлены в таблице 1.
Анализ проводился на амплификаторе Rotor-Gene
6000 согласно соответствующим инструкциями. При
использовании набора реагентов «АмплиСенс®
ИМП-скрин-титр-FL» количественное содержание бак-
териальной ДНК в образце оценивали в ГЭ (геномных
эквивалентах) на 1 мл мочи.
Результаты и их обсуждение 
Важно отметить, что в исследование были
включены образцы мочи от пациентов со значимой бак-
териурией. Согласно как Европейским [19], так и Рос-
сийским [20] клиническим рекомендациям, пороговым
значением концентрации бактериальных агентов при
бессимптомной бактериурии является 105 КОЕ/мл, в то
время как для пациентов с симптоматической бактери-
урией пороговое значение определено как 104 КОЕ/мл.
Так как в данном исследовании не учитывалось наличие
или отсутствие симптомов бактериурии у пациентов, то
пороговым значением было выбрано 104 КОЕ/мл.
Уропатогены были идентифицированы до видов бак-
териологическими методами в 93 образце, в то время
как бактериальный состав других образцов был класси-
фицирован как «кишечная флора» (n = 17), «кокковая
флора» (n = 16) или «смешанная флора» (n = 89). Видо-
вое разнообразие уропатогенов в исследованных об-
разцах приведено в таблице 2. Во всех исследованных
случаях виды, определенные микробиологическими ме-
тодами, совпадали с видами, определёнными методом
мультиплексной ПЦР в реальном времени.
Таблица 1. Генетические детерминанты, определяемые с помощью использованных наборов реагентов
Table 1. Genetic determinants targets of applied reagent kits
Название набора реагентов / Reagent kit Определяемые генетические детерминанты/ Genetic determinant targets
АмплиСенс ® MDR MBL-FL/
AmpliSens® MDR MBL-FL blaVIM, blaIMP, blaNMD 
АмплиСенс ® MDR KPC-OXA-48-FL/
AmpliSens® MDR KPC-OXA-48-FL blaOXA-48-like, blaKPC
АмплиСенс ® ESBL CTX-M/
AmpliSens® ESBL CTX-M blaCTX-M-1-like, blaCTX-M-2-like, blaCTX-M-8-like, blaCTX-M-9-like
АмплиСенс® ИМП-скрин-титр-FL/
AmpliSens® IMP-screen-titer-FL
ДНК порядка Enterobacterales, в том числе семейство Enterobacteriaceae;
ДНК P. mirabilis; ДНК бактерий рода Enterococcus; ДНК K. pneumoniaе; ДНК бактерий 
рода Staphylococcus; ДНК E. coli; ДНК P. aeruginosa; ДНК бактерий рода 
Streptococcus; ДНК S. saprophyticus; ДНК микроорганизмов домена Бактерии
Таблица 2. Распространенность наиболее часто встречающихся видов уропатогенов среди монопатогенных инфекций, опреде-
ленных с помощью бактериологических методов
Table 2. Prevalence of the most common uropathogen species of monopathogen infections, detected with bacteriological methods
Виды уропатогенов / Uropathogen species
Доля пациентов (%) / percentage of patients (%)
2017 2019
E. coli 37,5 29,2
E. faecalis 16,7 12,5
K. pneumoniae 12,5 20,8
P. аeruginosa 4,2 12,5
E. faecium 8,4 4,2
Acinetobacter spp. 4,2 4,2
Enterobacter spp. — 2,1
P. mirabilis — 6,3
Staphylococcus spp. 4,2 2,1
Другие виды бактерий / Other bacteria species 11,8 2,1
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Также, в 2019 году были обнаружены образцы, в ко-
торых с помощью микробиологических методов было
определено два и более этиологических агентов значи-
мой бактериурии. В 94,8% случаев этиологическими
агентами являлись два основных патогена, в остальных
случаях — три. Самыми распространенными уропатоег-
нами в данной группе являлись P. аeruginosa (42,1%),
E. faecalis (26,3%) и E. coli (15,8%). 
Среди образцов с патогенами, которые не были оп-
ределены до вида микробиологическими методами, так-
же был проведен анализ методом мультиплексной ПЦР
в реальном времени с использованием набора реаген-
тов «АмплиСенс® ИМП-скрин-титр-FL» [21]. Так, во всех
проанализированных образцах было подтверждено,
что бактериурия вызвана двумя и более этиологически-
ми агентами. В таблице 3 представлено распределение
результатов ПЦР-анализа. Процентное соотношение
представлено от общего числа образцов с неопреде-
ленным видовым составом уропатогенов. 
Важно отметить, что представленные в таблице 3 до-
ли образцов с определенными методами мультплексной
ПЦР ДНК-маркерами патогенов были рассчитаны от
общего количества образцов в выборке.
Таким образом, полученное распределение уропа-
тогенов среди образцов с монопатогенными инфекция-
ми соответствует ранее опубликованным данным [3—5].
Однако, для инфекций с несколькими основными
этиологическими агентами наиболее распространенны-
ми, как среди определенных микробиологическими ме-
тодами, так и среди определенных методом ПЦР в ре-
альном времени, являлись P. аeruginosa и бактерии рода
Staphylococcus. Авторы предполагают, что исследова-
ния ИМП у детей, вызванных множественными этиоло-
гическими агентами, в дальнейшем должны стать одним
из приоритетных направлений исследовательской де-
ятельности как в области медицины, так и в области мо-
лекулярной диагностики.
В 2017 гены CTX-M-подобной группы, включая
blaCTX-M-1-, blaCTX-M-2-, blaCTX-M-8- и blaCTX-M-9-
подобные гены, были определены в 30% образцов и
blaOXA-48-подобных — в 3,3% исследованных образ-
цов. Гены blaVIM, blaIMP, blaNMD, blaKPC не были
идентифицированы. В 2019 году гены CTX-M-подобной
группы были определены в 33%, blaVIM — в 6%, blaIMP —
в 1%, blaNMD — в 4% и blaOXA-48-подобных — в 3%
исследованных образцов. Гены blaKPC не были иденти-
фицированы.
Среди всех исследованных образцов 31,9% содер-
жали CTX-M-подобные гены, 5% — гены VIM, 1,8% — ге-
ны NDM, а также 3,0 % — OXA-48-подобные гены. Бы-
ло показано, что 5,6% образцов содержали две и бо-
лее генетические детерминанты, ассоциированные с ре-
зистентностью, при этом наиболее превалирующей
комбинацией генов было сочетание CTX-M- и OXA-48-
подобных генов. 
Также, с помощью микробиологических методов был
определен профиль резистентности для 69 образцов,
полученных в 2019 году. Среди исследованных образцов
наиболее широко были представлены штаммы E. coli,
K. pneumonia и E. faecalis — доля каждого составляла
18,2%. Результаты представлены в таблице 4.
Исследования, посвященные профилю резистент-
ности уропатогенов детских ИМП, представлены доста-
точно узко. Так, в исследовании Vazouras с соват. было
показано, что у наиболее превалирующего уропатоге-
на — E. coli (79,2%) — наблюдались высокие показате-
ли резистентности к ампициллину (42,0%), триметапри-
му/сульфаметоксазолу (26,5%) и амоксициллину/кла-
вулановой кислоте (12,2%) [11]. Интересно отметить,
что в упомянутом выше исследовании, а также в работе
Lutter [22] с соавт. было показано, что общий уровень
резистентности к цефотаксиму и аминогликозиду значи-
тельно различался между детьми, не получающими про-
филактическое лечение антибиотиками (3% и 1% соот-
ветственно) и пациентами, получающими профилакти-
ческие дозы соответствующих препаратов (27% и 5%
соответственно). В исследовании Wang с соавт. [12]
наиболее распространенными патогенами являлись
Таблица 3. Распространенность наиболее часто встречающихся видов уропатогенов среди инфекций с множественными этиологи-
ческими агентами, определенных с помощью «АмплиСенс® ИМП-скрин-титр-FL»
Table 3. Prevalence of the most common uropathogen species of infections with multiple etiological agents, detected with AmpliSens®
IMP-screen-titer-FL
Выявленные ДНК-мишени / DNA targets
Доля пациентов (%) / percentage of patients (%)
2017 2019
ДНК энтеробактерий / DNA Enterobacterales 25 55,8
ДНК P. mirabilis / DNA P. mirabilis — 13,5
ДНК энтерококков / DNA Enterococcus 7,1 40,4
ДНК K. pneumoniaе / DNA K. pneumoniaе 3,6 23,1
ДНК стафилококков / DNA Staphylococcus 10,7 63,5
ДНК E. coli / DNA E. coli 14,3 42,3
ДНК P. aeruginosa / DNA P. aeruginosa 3,6 9,6
ДНК стрептококков / DNA Streptococcus 14,2 30,8
ДНК бактерий / Bacterial DNA 17,9 3,8
ДНК S. saprophyticus / DNA S. saprophyticus — 19,2
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Enterococcus spp. (35,2%) и E. coli (22,3%), при этом
наиболее низкая чувствительность наблюдалась к лине-
золиду (3,5%), ванкомицину (0,9%), имипенему (5,7%)
и амикацину (3,2%). В работе Mirsoleymani с соавт. [23]
была показана чувствительность E. coli, являющейся эти-
ологическим агентом ИМП, к амикацину (79,7%), оф-
локсацину (78,3%), гентамицину (71,6%), цефтриаксо-
ну (41,8%), цефотаксиму (41,4%) и цефипиму (27,8%).
Bryce с соавт. показали, что уропатогенные E. coli име-
ли наибольшую резистентность к амокисциклину
(49,37%), триметаприму (27,85%) и ко-амоксиклаву
(16,46%), при этом 17,07% штаммов обладали множе-
ственной резистентностью [24]. Таким образом, полу-
ченные результаты коррелируют с раннее опубликован-
ными данными.
Среди образцов с профилем резистентности, иссле-
дованным с помощью микробиологических методов, бы-
ло проведено сравнение с наличием генетических детер-
минант антибиотикорезистентности, определёнными с
помощью метода мультиплексной ПЦР в реальном време-
ни. Полученные результаты представлены в таблице 5. 
В настоящее время бактериологические методы яв-
ляются «золотым стандартом» для определения анти-
микробной резистентности [25], хотя также ведется ак-
тивная разработка альтернативных методов определе-
ния резистентности [26]. Исходя из полученных резуль-
татов, профиль устойчивости к антимикробным препа-
ратам, определенный с помощью микробиологических
методов, обладает высоким сходством с профилем на-
личия генетических детерминант резистентности, что
позволяет рассматривать последнее в качестве перс-
пективного альтернативного метода анализа. Однако,
существуют некоторые неразрешенные задачи. Так,
разработка альтернативных методов детекции резис-
тентности, является особенно важным для определения
резистентности к колистину. Колистин является в настоя-
Таблица 4. Доля антибиотико-чувствительных штаммов среди протестированных образцов мочи
Table 4. Percentage of antimicrobial susceptible strains amongst tested urine samples
* — природная резистентность / intrinsic resistance
nt — не тестировался / not tested








































































































































































































































































































































Acinetobacter spp. 100 100 100 100 100 100 100 100 100 nt nt nt nt nt nt nt nt nt nt nt nt nt nt
Chryseobacterium 
indologenes 0 0 0 0 0 0 0 0 0 100 nt nt nt nt nt nt nt nt nt nt nt nt nt
Enterobacter spp 100 100 100 100 100 100 nt 100 100 50 0 100 50 0 50 nt nt nt nt nt nt nt nt
E. faecalis 100 nt 87,5 nt nt nt nt nt nt nt 100 100 nt nt nt 100 100 100 87,5 nt nt nt nt
E. faecium 0 nt 0 nt nt nt nt nt nt nt 0 75 nt nt nt 4 4 4 0 nt nt nt nt
Escherichia coli 100 100 75 93,8 87,5 87,5 nt 68,8 100 62,5 31,3 93,8 62,5 62,5 62,5 nt nt nt nt nt nt nt nt
Klebsiella spp 87,5 87,5 56,3 93,8 75 81,3 nt 62,5 100 56,3 0 68,8 56,3 56,3 56,3 nt nt nt nt nt nt nt nt
Morganella 
morganii 100 100 100 100 100 100 nt 100 0* 66,7 0 66,7 66,7 33,3 66,7 nt nt nt nt nt nt nt nt
Proteus mirabilis 100 100 75 100 100 100 nt 100 0* 50 75 50 50 50 50 nt nt nt nt nt nt nt nt
Providencia stuartii 100 100 100 100 0 0 nt 100 0 100 0 0 100 100 100 nt nt nt nt nt nt nt nt
P. аeruginosa 78,6 78,6 78,6 71,4 78,6 78,6 71,4 nt 100 78,6 nt nt 78,6 nt nt nt nt nt nt 78,6 78,6 nt nt
Serratia marcescens 100 100 100 0 0 100 nt 0 0 0 0 0 0 0 0 nt nt nt nt nt nt nt nt
Staphylococcus 
haemolyticus nt nt nt nt 100 nt nt nt nt nt nt nt nt nt nt 100 100 100 nt nt nt 50 100
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щий момент препаратом так называемого «последнего
резерва», однако пороговые значения для метода мик-
роразведений в полистироловых планшетах для данно-
го антимикробного препарата, в соответствии с согла-
сительным документом CLSI/EUCAST являются компро-
миссными [27], а наиболее часто используемые наборы
реагентов имеют высокую степень ошибок [28]. Таким
образом, авторы полагают, что разработка новых ме-
тодов тестирования бактерий на наличие резистентнос-
ти является одной из наиболее приоритетных задач. 
Заключение
В ходе исследования суммарно было проана-
лизировано 215 проб мочи, собранной за 2017 и
2019 годы. При сравнительном анализе видового со-
става ИМП была показана наибольшая распростра-
ненность E. coli в качестве основного этиологического
агента на протяжении двух периодов сбора материала
(37,5% и 29,2% соответственно), что согласуется с ра-
нее опубликованными данными. Однако стоит отметить,
что значительно увеличилась доля инфекций, вызванных
K. pneumonia, как при определении с помощью микро-
биологических методов (с 12,5% до 20,8%), так и с по-
мощью метода мультиплексной ПЦР (с 3,6% до 23,1%). 
Среди инфекций, вызванных двумя и более патоге-
нами, при определении микробиологическими метода-
ми наиболее распространенным патогеном являлась
P. аeruginosa (42,1%), что согласовывалось с определе-
нием методом ПЦР в реальном времени. Однако в лите-
ратурных данных распределение доли патогенов при
инфекциях, вызванных множественными видами бакте-
рий, отражено недостаточно полно, и остро нуждается
в расширении числа исследований в данной области. 
Для 49,3% образцов видовой состав инфекционных
агентов с использованием микробиологических методов
определить не удалось. Однако, при определении содер-
жания в образцах мочи ДНК методом мультиплексной
ПЦР в реальном времени, было показано, что с 2017 по
2019 год значительно увеличилось количество инфекций,
вызванных Staphylococcus spp. с 10,7% до 63,5% и Ente-
rococcus spp. с 7,1% до 40,4%. Авторы полагают, что ис-
пользование методов, основанных на мультиплексной
ПЦР в реальном времени, являются перспективной аль-
тернативой бактериологическим методам исследования
как видового состава бактериурий, так и определения
профиля резистентности уропатогенов.
Таким образом, было показано, что для инфекций,
вызванных двумя и более патогенами, и монопатоген-
ными инфекциями, превалирующие уропатогены значи-
тельно различаются.
Количество штаммов, несущие некоторые из иссле-
дованных генетических детерминант, ассоциированных
с антибиотикорезистентностью, возросло в период с
2017 по 2019 год. Так, в 2017 гены CTX-M-подобной
группы были определены в 30% образцов, а в 2019 — в
33%. Однако, для blaOXA-48-подобных генов значи-
тельных различий показано не было: их доля в 2017 го-
ду составляла 3,3%, а в 2019 — 3% исследованных об-
разцов. Однако стоит отметить, что в 2019 гены
blaVIM, blaIMP, blaNMD, blaKPC не были идентифици-
рованы, в то время как в 2019 году доли уропатогенов,
несущих гены blaVIM составили 6%, blaIMP — 1%, а ге-
ны blaNMD — 4%. Интересно отметить, что на протяже-
нии всего исследования гены blaKPC не были идентифи-
цированы. При этом была показана высокая степень
корреляции между наличием генетических детерминант
резистентности и профилями антибиотикоустойчивости,
полученными микробиологическими методами.
Появление высокоточных и простых в использовании
наборов реагентов, основанных на методе амплификации
Таблица 5. Доля резистентных штаммов среди бактерий, содержащих генетические детерминанты, ассоциированные с резистентностью, %
Table 5. Percentage of resistant strains among bacteria, containing resistance-associated genes, %








































































































































































































































/ CTX-M-like 25 60 100 63 25 94 19 100 100 95 100 88 100
OXA-48 33 67 N/A 33 67 100 100 N/A N/A 100 100 100 100
VIM 33 50 100 40 0 100 20 N/A N/A 67 67 100 80
IMP 75 50 60 33 17 33 N/A 60 60 33 50 33 N/A
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нуклеиновых кислот, поможет не только проводить эпиде-
миологический контроль как за распространенностью ос-
новных патогенов и детерминант резистентности, но также
и на ранней стадии определять подходящий курс своевре-
менного антимикробного лечения для пациента.
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